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摘要: DNA 条形码是利用标准的、变异率适度、易于扩增且相对较短的 DNA 片段对物种进行快速准

确鉴定的技术。海洋大型底栖动物分布广泛, 具有多样性、复杂性和趋同性等特点, DNA 条形码技术

能够在传统分类学基础上对物种进行快速、准确地鉴定。本文概述了 DNA 条形码技术在中国近海大

型底栖动物研究中的发展现状, 如多孔动物(Porifera)、刺胞动物(Coelenterata)、多毛动物(Polychaeta)、

软体动物(Mollusca)、甲壳动物(Crustacea)、棘皮动物(Echinodermata)等, 介绍了该技术在物种鉴定、

隐存种发现、生物多样性评估等领域的研究进展, 指出了目前条形码技术在应用中的局限性, 并对未

来的研究工作进行了展望。 
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中国海是东半球西北太平洋低、中纬度的边缘

海, 跨越三个气候带, 拥有多种类型的海岸、河口、

岛屿及海底地形地貌, 海洋生物区系种类丰富[1], 目

前已知的大型海洋生物就达 2.5 万种之多[2]。海洋底

栖生物(macrobenthos)指在从潮间带到海底的表面和

沉积物中营底栖生活的所有生物[3]。海洋底栖生物以

海洋沉积物底内、底表及水中物体(包括生物体和非

生物体)为依托而生存, 从潮间带至海洋深渊均有分

布 , 是海洋生态系统中数量 多 , 生态关系 复杂

的类群[4]。海洋大型底栖动物(Macrozoobenthos)是指

在样品分选时不能通过孔径为 0.5 mm 网筛的底栖动

物 [4]。大型底栖动物所属门类主要包括多孔动物

(Porifera)、刺胞动物(Coelenterata)、环节动物多毛类

(Polychaeta)、软体动物(Mollusca)、节肢动物甲壳类

(Crustacea)和棘皮动物(Echinodermata)等类群。此外, 

纽虫(Nemertea)、螠虫(Echiura)、星虫(Sipuncula)和底

栖鱼类(Pisces)等亦为大型底栖动物的常见类群[3]。在

海洋生态系统中, 大型底栖动物能够通过营养关系, 

使水层沉降的有机碎屑得以充分利用, 并有效降低

水体及沉积物中污染物的浓度, 在海洋生态系统的

物质循环和能量流动中起着举足轻重的作用[5]。 

海洋生物的科学鉴定是海洋科学研究和资源可

持续利用的基础, 但目前我国专业的海洋生物分类

学研究团队规模有限, 且海洋生物所具有的表型可

塑性、种内性别二态性及不同种间趋同进化等特点

导致隐存种属普遍存在, 使得传统形态学鉴定方法

存在诸多局限[3]。分子生物学技术的不断创新为分类

学的发展提供了新的机遇, 2003 年加拿大学者 Hebert

等[6]提出利用线粒体细胞色素 c 氧化酶亚基 I(COI)

基因序列的多态性, 能够实现 DNA 水平上物种的区分, 

DNA 条形码(DNA barcoding)技术应运而生。 

DNA 条形码技术是利用一段标准的、变异率适

度、易于扩增且相对较短的 DNA 片段对物种进行快

速准确的鉴定, 实现物种和 DNA 序列间一一对应的

关系。要求 DNA 条形码在种间的遗传变异明显大于

种内 , 以形成相应的条形码间隙 (barcoding gap)[7], 

并且该片段应包含足够的系统发育信息, 能够将未

知样品通过系统发生树的构建划分至合适的类群[8]。
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与传统的形态学分类鉴定相比, DNA 条形码技术的

优势主要体现在: ①准确性高, 不受物种表型可塑性

的影响; ②不受个体发育阶段及性别的限制; ③能够

有效鉴定传统形态学分类难以发现的隐存种或新种; 

④对样品要求低, 操作简单, 通过 DNA 条形码数据

库的建立 , 可以实现数据共享和信息化管理 , 快速

实现样品的大批量鉴定[9-10]。 

1  中国近海大型底栖动物 DNA 条形

码的研究进展 

1.1  多孔动物 DNA 条形码的研究进展 

多孔动物门又称海绵动物门(Spongia), 是 原

始的多细胞动物, 不含组织和器官系统, 结构简单, 

在海洋生态系统和海洋天然产物制备中占有重要地

位[11]。鉴于可用的研究资料较少和高度多样化等原

因, 多数海绵的形态鉴定异常困难。DNA 条形码的

出现, 有助于开展海绵的分子生物学鉴定和分子系

统学相关工作。目前, 在海绵中运用较多的分子标记

有 16S rDNA、18S rDNA、28S rDNA、COI 基因和

内源转录间隔区(internally transcribed spacer, ITS)

序列 [12-14]。 Park 等 [15]的研究表明 , 在软海绵科

(Halichondriidae)中, ITS 比线粒体基因更适合作为该

科物种的条形码。但鉴于各片段在不同海绵类群中

的应用效果不同, 目前尚未获得一致的海绵动物门

的条形码标准片段。目前, 我国海绵分类学研究尚处

于起步阶段, 所记录的海绵绝大部分只有物种名录, 

缺乏详细的物种描述[16-17]。随着深海采样技术的进步

和分子生物学技术的成熟, 龚琳 [18]首次较为系统地

开展了西太平洋深海海绵分类学的研究, 获得了 21

个海绵物种的 16S rDNA 基因片段, 为我国海绵分类

鉴定和系统演化提供了分子生物学数据。 

1.2  刺胞动物 DNA 条形码的研究进展 

刺胞动物是较为原始的后生动物 , 在进化过程

中占有重要地位 , 包括珊瑚纲 (Anthozoa)、水螅纲

(Hydrozoa)、钵水母纲 (Scyphozoa)、十字水母纲

(staurozoa)和立方水母纲(cubozoa)五大类群。其中 , 

珊瑚纲生物具有较强的表型可塑性, 于不同生境下

的生态种差别很大, 依靠形态鉴定具有一定的难度, 

DNA 条形码的出现为珊瑚纲生物的有效鉴定带来了

曙光。但由于珊瑚纲中的线粒体基因组进化速率缓

慢, 使用常用的标准条形码 COI 基因序列难以实现

近缘种的区分。例如, Shearer 和 Coffroth[19]曾尝试采

用线粒体 COI 基因片段对加勒比海区的 30 种珊瑚

进行研究, 发现该片段在种间和种内的遗传变异程

度很低 , 甚至没有变异 , 不适合作为珊瑚纲物种鉴

定的分子标记。建议将 ITS 序列和 16S rDNA 作为

珊瑚纲生物 DNA 条形码的主要备选序列 [15, 20]。

Takabayashi 等 [21] 曾 使 用 ITS 序 列 对 石 珊 瑚 目

(Scleractinia)中 7 个属的珊瑚进行了多样性研究, 发

现该序列适用于种间和种内的遗传多样性研究。随

后, Lam 和 Morton[22]采用 ITS 序列进行了 2 种扁脑

珊瑚 (Playtygyra)的鉴定 ; 张颖等 [23]的研究亦表明 , 

使用 ITS序列鉴定蔷薇珊瑚属(Montipora)的珊瑚具有

一定的可靠性和适用性, 并与形态分类的结果吻合。

此外, 还有研究表明线粒体细胞色素 b 基因(Cytb)和

核糖体 18S rDNA可用于海葵科(Actiniidae)物种的分

类鉴定, 其中 Cytb 基因能更好地验证较低分类单元

的种属关系[24]。 

水螅类群和水母类群分布范围广泛 , 生活方式

多样, 有些物种具有水螅体、水母体世代交替的生活

史 , 加上生境的差异 , 使得形态特征易产生较大变

化, 依靠传统分类学难以实现有效鉴定[25-26]。虽然线

粒体基因组在珊瑚纲中的变异速率慢, 但在水螅纲

和钵水母纲中则趋于正常[27-28]。目前国外已有不少

研究表明 COI 和 16S rDNA 基因序列可作为水螅纲

和钵水母纲的 DNA 条形码[29-32]。近十年来, 我国对

水母类群 DNA 条形码也开展了诸多研究, 在水螅纲

的水螅属(Hydra)和多管水母属(Aequorea)中, COI 基

因被证明有足够的分化率可以作为同属种间差异的

标准 [33]; 张珰妮等 (2015) [34]的研究表明 , 分别以

COI 和 16S rDNA 作为 DNA 条形码均能对北部湾 28

种水螅纲实现物种鉴定; 赵霞等 [35]利用 16S rDNA

和 COI 基因序列作为 DNA 条形码对从北极海域采集

到的水螅样品实现了鉴定。在钵水母纲中, 采用 COI

基因序列作为条形码, 我国科研人员实现了根口水母

科(Rhizostomatidae)、口冠水母属(Stomolophus)和海月

水母属 (Aurelia)等水母种属的有效鉴定 [36-38]; 程方

平等[39]的研究亦表明, COI 作为 DNA 条形码可实现

对中国北方习见水母的种类鉴定。 

1.3  环节动物多毛类 DNA 条形码的研究

进展 

多毛纲是环节动物门 大的一个纲 , 是海洋生

物资源的重要组成部分, 作为海洋大型底栖生物中

的常见类群, 其生境广阔、种类繁多、生活史复杂, 
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专业研究人员匮乏 , 相较其他无脊椎动物 (软体动

物、甲壳动物等)而言, 以形态学为基础的多毛纲分

类学研究进展缓慢, 相应的 DNA 条形码研究亦较为

薄弱。目前国际上的相关研究多集中于东太平洋和

大西洋特定的几个属和种[40-43]。近年来, 我国科研人

员也积极进行了相关研究, 在浙江和福建沿海针对

多毛类动物进行了多次采样, 并对样本进行了形态

学鉴定以及线粒体 COI 序列分析, 结果表明沙蚕科

(Nereidae)、矶沙蚕科 (Eunicidae)、索沙蚕科 (Lum-

brineridae)和背鳞虫科(Lepidonotinae)科内种间距离

远大于种内距离, 从而印证了 COI 可作为多毛类动物

的条形码; 此外, 还设计了 1 对特异性引物, 适用于扩

增 A+T 含量较高的多毛类物种的 COI 基因片段[44-46]。 

1.4  软体动物 DNA 条形码的研究进展 

软体动物门分布广泛 , 种类繁多 , 分为单板纲

(Monoplacophora)、无板纲(Aplacophora)、多板纲(Poly-

placophora)、掘足纲 (Scaphopoda)、腹足纲 (Gastro-

poda)、双壳纲(Bivalvia)和头足纲(Cephalopoda)[47]。

目前 DNA 条形码在单板纲、无板纲、多板纲及掘足

纲中的研究较少[48], 在腹足纲、双壳纲和头足纲的分

类鉴定中应用较为广泛。 

近年来 , 我国科研人员在腹足纲的新进腹足目

(Caenogastropoda)、新腹足目 (Neogastropoda)、真帽

贝 类 (Patellogastropoda) 和 珍 珠 蜑 螺 目 (Cyclonerti-

morpha)的 DNA 条形码与系统发育研究中取得了巨

大进展。新进腹足目是腹足纲中种类 丰富的类群, 

目前已获得中国沿海新进腹足目 45 个种 110 条 COI

序列, 通过对种内、属内和科内遗传距离的分析, 认

定其 COI 序列的种间遗传距离远大于种内遗传距离, 

存在条形码间隙, 可作为 DNA 条形码实现物种的有

效鉴定[49]。 

对新腹足目贝类的一些经济种类 , 如骨螺科

(Muricidae)和织纹螺科(Nassariidae), Zou 等[50]利用

DNA 条形码技术和相关分子标记进行了全面的物种

鉴定和系统发育, 并验证了 DNA 条形码及其分析方

法的有效性。新腹足目贝类的主要分类特征集中于

贝壳外部特征和消化系统解剖结构, 受生境的影响, 

上述形态特征的可塑性较强, 从而使得传统分类学

方法下新腹足目贝类的物种鉴定和系统发育分析较

为混乱。Zou 等[51]运用 COI、16S rDNA、ITS-1 和

28S rDNA四个基因位点对我国近海骨螺科物种开展

了鉴定工作 , 结果表明 16S rDNA、ITS-1 和 28S 

rDNA 可以区分除近缘种外的大部分物种, 而 COI

基因能够对全部种类实现有效区分, 更适合作为骨

螺科条形码。同时, 结合外部形态、线粒体及核基因

序列, 成功鉴定出中国沿海 13 个织纹螺种类, 发现了

4 个隐存种和 2 个同物异名种类, 该结果对织纹螺属

的隐存种多样性保护具有现实意义[52]。 

真帽贝, 即 Patellogastropoda 目的帽贝, 属岩石

潮间带广布种, Lin 等[53]获取了采自中国沿海的花帽

贝科(Nacellidae)和笠贝科(Acmaeidae)的 13 个种的

135 条 COI 序列, 发现种间存在明显的条形码间隙, 

且得到了系统发育树的支持, 证明了利用 COI 基因

可以实现真帽贝类物种的快速准确鉴定。 

蜑螺科 (Neritidae)隶属于腹足纲、珍珠蜑螺目

(Cycloneritimorpha), 其形态结构和系统演化在腹足

类中是较独特的分支 [54], 以往的分类研究多基于形

态学[55-56], 易产生鉴定争议[57], 而 DNA 条形码技术

能够减少形态多样所引起的争议。张晓洁等(2018)[58]

对我国近海 3 属 7 种蜑螺的 COI 和 16S rDNA 序列

进行分析 , 发现物种间有明显的条形码间隙 , 所有

物种在系统发生树中都表现为独立的单系群, 表明

COI 和 16S rDNA 基因序列可以作为 DNA 条形码标

准基因对蜑螺科贝类进行有效鉴定。 

目前, 双壳纲的物种鉴定、系统进化关系和隐存

种的发现等研究已采用不同进化速率标记进行结合

的 DNA 条形码技术, 这不但可以发现不同标记所呈

现的系统进化关系的差异, 协助隐存种的多样性分

析, 还可以比较这些标记作为 DNA 条形码标记的有

效性。例如, Liu 等[59]将 DNA 条形码技术应用于牡蛎

科(Ostreidae)48 个样品, 得到 30 条 COI 序列和 47 条

16S rDNA 序列。研究发现, COI 基因能较好分辨各

个种, 16S rDNA 能较好地区分近缘种之外的大部分

种类。遗传距离法分析证实, 牡蛎科中, 尤其是巨牡

蛎属(Crassostrea)的一些种类, 16S rDNA序列的遗传

变异小于 COI 序列, 表明 COI 基因比 16S rDNA 基

因更适用于牡蛎种类的鉴定。冯艳微(2012)[60]采用

COI 与 16S rDNA 这两个基因测定珍珠贝亚目

(Pinctada)75 个样品, 发现 COI 基因的遗传差异大于

16S rDNA 基因, 且 COI 基因的演化速率亦高于 16S 

rDNA 基因, 表明在珍珠贝亚目的物种鉴定上, COI

基因为更合适的标记。同时, 分析了扇贝科 8 个种

63 个个体的 COI 和 16S rDNA 序列, 发现无论是 COI

还是 16S rDNA, 种间遗传距离都远大于种内遗传距

离, 存在条形码间隙。基于 COI 和 16S rDNA 基因的
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邻接树(neighbor-joining method, NJ)显示, 所研究物

种都以较高的支持度形成相互独立的单系群, 两者

都可以作为 DNA条形码实现特定扇贝科物种的有效

鉴定[61]。 

在帘蛤目缀锦蛤亚科(Tapetinae)5 属 11 种贝类

的 DNA条形码研究中发现属内种间存在条形码间隙, 

系统进化树中, 11 个物种均能够形成独立分枝, 肯定

了 DNA 条形码在缀锦蛤亚科物种鉴定中的可行性[62]。

对帘蛤目(Veneroida)16 种经济类物种 DNA 条形码的

研究结果显示, 作为 DNA 条形码的 COI 基因与传统

的形态学分类在物种鉴定和系统进化关系中均保持

了较高的一致性。此外, 为比较 COI、16S rDNA、

18S rDNA 和 28S rDNA 等 DNA 条形码基因在鉴定

帘蛤目物种及系统发育进化中的鉴定效率 , 吴彪

等 [63]利用从 GenBank 数据库随机下载的相关序列, 

通过传统距离法和单系聚类法结合分析, 并与实验

室获得的部分贝类 DNA 序列进行验证 , 结论指出 , 

在鉴定帘蛤目物种时 , COI 和 16S rDNA 都能够作

为条形码基因 , 但 COI 有效性更高 , 18S rDNA 和

28S rDNA 基因由于种内变异较大 , 不适于作为条

形码基因。  

科研人员还开展了五种 DNA 条形码分析方法

(距离法、单系法、特征分析法、条形码间隙自动检

索法和聚类法)鉴定中国沿海樱蛤总科(Tellinoidea)

贝类的比较研究 , 并发现 COI 比相对保守的 16S 

rDNA 基因更适合作为异齿亚纲物种的 DNA 条形

码。但基于距离法的 DNA 条形码分析方法显示, 随

着采样地点的扩大, 异齿亚纲(Heterodonta)种内遗传

距离有增大的趋势, 使得条形码间隙在近缘种 COI 基

因中消失, 会对条形码的鉴定结果产生消极影响[64]。 

头足纲(Cephalopoda)是软体动物门的第三大纲, 

鉴于其近缘种间形态差异小且表形可塑性强, 单纯

依靠形态学鉴定较困难, 因此也将 DNA 条形码技术

引入了头足类的物种鉴定研究中[65]。与双壳纲类似, 

头足纲中 DNA条形码的应用同样显示出了其在物种

鉴定和发现隐存种上的优势。Sin 等[66]运用 COI 和

16S rDNA 对形态特征相似的中国枪乌贼(Uroteuthis 

chinensis)和剑尖枪乌贼(Uroteuthis edulis)进行鉴定 , 

结果显示二者均可将两种乌贼鉴定开来。对我国 33

种百余个头足纲个体的 DNA 条形码研究显示, 个体

间有明显的条形码间隙, 证实了 COI 基因用作头足

类 DNA 条形码的可行性[67]。 

虽然目前在软体动物中, 关于 DNA 条形码可用

基因的研究已有很多, 但分析总结的工作开展较少。刘

寒苗[68]通过对腹足纲、帘蛤目、珍珠贝目(Pterioida)、

贻贝目(Mytiloida)各个基因水平条形码的比较分析, 

发现 COI 和 16S rDNA 可以作为 DNA 条形码用来鉴

别分类 , 并适合于各个分类阶元的系统发育分析 , 

而 18S rDNA 和 28S rDNA 因进化过程较保守而更适

合于分析属以上的分类阶元。赵庆等[69]利用 COI 分

析了我国重要贝类的系统进化关系, 结果显示 60 个

物种中的 52 个物种在进化树中的进化地位与传统系

统分类一致。 

1.5  甲壳动物 DNA 条形码的研究进展 

藤壶科 (Balanidae)是甲壳纲中较低等的物种 , 

多以壳板形态、壳表面肋、盖板、口器、蔓足的毛

序等可塑性较强的特征作为分类依据, 因此常引起

争议。原帅等[70]测定了藤壶科 3 属 7 种的 COI、16S 

rDNA 和 12S rDNA 的部分序列, 并结合其他藤壶科

物种的相关序列进行研究, 结果表明 COI 基因的种

间和种内遗传距离有明显的间隔区, 而 16S rDNA 的

种间与种内距离存在覆盖, 因此 COI 能更准确地鉴

定藤壶科种间及种内关系。 

口足目(Stomapoda)具有丰富的物种多样性, 是

我国海洋底栖动物中重要的经济类群。口足类的属

内种间鉴别特征有的极为相似, DNA 条形码技术可

以弥补传统形态学鉴定的某些局限。Tang 等[71]和沙

忠利等[72]的研究均表明, COI 基因的遗传距离随分

类阶元的增高而增大, 种间和种内遗传距离存在明

显间隙, 基于 COI 所构的系统发育树也能够将物种

进行准确分类, 证明了 COI 序列作为 DNA 条形码标

准基因在口足类物种鉴定中的有效性。 

对虾科(Penaeidae)包含有 26 个属, 约有 200 多

种对虾 , 由于同属内的对虾在形态上非常相似 , 只

呈现细微的差别, 使得基于形态学的鉴别较困难。易

啸等[73]采用 COI 基因研究了 32 种对虾的核苷酸组

成、对虾种间及种内遗传距离, 并用邻接法构建 COI

基因系统发生树。结果显示, 32 个物种的种内平均遗

传距离为 0.003, 种间平均遗传距离(0.468)是种内遗

传距离的 156 倍, 符合 Hebert 提出的种间遗传距离

大于或等于 10 倍种内遗传距离的标准。在系统进化

树中, 32 种对虾中有 30 种对虾都以较高的置信度聚

合成独立的分支。由此可见, COI 基因作为对虾科

DNA 条形码在物种鉴别上具有很好的应用性, 可以

作为形态学分类系统的必要补充和佐证。 
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此外, 基于 COI 基因在短尾次目(Brachyra)同属

种间种内巨大的遗传差异度, 使得 COI 基因成为蟹

类物种的有效 DNA 条形码[74]。浙江海域蟹类资源丰

富, 快速、精准鉴定各种蟹类, 对物种保护和蟹类资

源高效利用具有重要意义。目前, 已对浙江沿海常见

蟹类的 COI 基因进行扩增, 获得相应 DNA 条形码, 

为物种的准确鉴定提供了重要依据[75-76]。 

1.6  棘皮动物 DNA 条形码的研究进展 

棘皮动物是大型底栖动物的重要类群和组成部

分, 目前中国海域已记录的棘皮动物有近六百种[77]。

其中 , 海参是我国传统的食物和药物资源 , 梁君

妮等 [78]研究发现 COI 片段可以用于海参种类的鉴

定。随后, 律迎春等[79]采集了 7 种海参 43 个个体, 获

得 COI 序列, 比较其种间和种内的遗传距离, 构建

系统发育树, 肯定了 COI 作为海参 DNA 条形码的有

效性。 

2  DNA 条形码在中国近海大型底栖

动物研究中的应用与展望 

目前 DNA 条形码技术已在我国陆地动植物、海

洋鱼类等诸多生物门类的物种鉴定、濒危物种保护、

隐存种发现和生物多样性评估等研究领域中得到广

泛应用[80-83]。海洋大型底栖动物 DNA 条形码的相关

研究工作也在逐步展开。李海涛等[84]采用 DNA 条形

码技术对冬季采集于大亚湾生态监控区的贝类样品

进行了种类鉴定, 表明该技术能有效提高海洋贝类

物种鉴定的准确性并发现隐存种, 在 26 个形态种中, 

有 15 个可以通过线粒体 COI 和 16S rRNA 基因的系

统发育分析鉴定到种的水平。通过条形码可以实现

传统形态难以识别的种类的准确鉴定, 如线缝摺塔

螺(Ptychobela suturalis)和区系螺(Funa sp.)。同时发

现, 西格织纹螺(Nassarius siquijorensis)、爪哇拟塔螺

(Turricula javana)、锯齿巴非蛤(Paphia gallus)等种类存

在相当大的种内遗传距离, 有存在隐存种的可能性。科

研人员还利用 DNA 条形码技术对长江口的大型底

栖动物及部分疑难种进行了鉴定 [85-86]。与此类似 , 

姚瑞[87]通过一个年度(春、夏、秋、冬四个季度)的多

毛类动物样本采集, 利用形态学特征与 DNA 条形码

技术两种手段(第一代测序技术和高通量测序技术)

对南麂列岛国家海洋自然保护区内的多毛类动物的

物种多样性组成进行研究, 结果表明利用高通量测

序可大大提高鉴定效率 , 但在该研究中 , 通过高通

量获得的物种鉴定数目少于形态学与一代测序的结

果, 说明目前我国大型底栖动物 DNA 条形码数据库

仍有局限性, 其应用还无法完全脱离形态学的物种

鉴定基础 , 日后应继续加强相关研究 , 以期构建更

加完整的数据库信息。 

受以往研究手段的显示 , 作为物种多样性较高

的门类, 海洋双壳纲的多样性很可能被低估[88]。例如, 

Liu 等[89]对采自中国沿海的 16 个及日本沿海的 1 个

栉江珧(Atrina pectinata)群体进行 DNA 条形码和形

态分析, 结果表明上述群体中存在 6 个隐存种。基于

COI 的 DNA 条形码技术提示中国沿海分布的美女蛤

(Circe scripta)可能至少具有 2 个隐存种, 即中国沿海

的美女蛤至少为 3 个不同种组成的复合种[90]。此外, 

在中国沿海广泛分布的口虾蛄(Oratosquilla oratoria), 

鉴于其穴居的生活习性认为其群体间遗传分化较大, 

基于 COI 序列的 DNA 条形码技术表明中国沿海分布

的口虾蛄可能至少存在两个隐存种[72]。 

DNA 条形码为生物学研究提供了通用的技术规

程、标准的数据平台及丰富的分子信息, 2007 年由生

命条形码协会(Consortium for the Barcode of Life)建

立了第一个 全面和有效的国际 DNA条形码数据系

统, 收集、保存、分析和利用世界范围内产生的 DNA

条形码数据, 并规范了相关工作流程的标准。此外, 

还有多个针对特定动物类群的条形码数据库, 如鳞

翅目生命条形码(Lepidoptera Barcode of Life; http: // 

lepbarcoding. org)、鱼类生命条形码行动(Fish Barcode 

of Life Campaign; http: / /www. fishbol. org)和哺乳动

物生命条形码行动(Mammalia Barcode of Life Cam-

paign)等。我国亦大力开展了许多 DNA 条形码项目

研究[91], 其中涉及海洋生物且已完成的主要有“我国

重要渔业生物 DNA 条形码信息采集及其数据库”, 该

项目通过统一提交数据的规范格式, 实现物种、凭证标

本和 DNA 条形码的三级关联, 构建了中国渔业生物

DNA 条形码信息平台(http: //www.fishery- barcode.cn)。

该平台数据信息包含物种名录、凭证标本和 DNA 条

形码三个数据库, 涵盖 6 020 种渔业生物的凭证信息

和 DNA 条形码资源。平台能够提供方便的网络查询, 

实现国内外数据共享和合作交流, 为渔业生物分类、

水产品物种鉴定和濒危物种保护提供重要数据资源。 

鉴于多数大型底栖动物类群具浮游幼体阶段 , 

表型可塑性较强, 许多同属的近缘种往往依靠一些

数量性状进行区分, 依靠传统的形态鉴定方法有较

大局限性, 数据整合亦相对困难, 将 DNA 条形码技
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术结合形态学鉴定能够更为高效、客观、准确地实

现物种的鉴定、隐存种的发现和多样性的评估[92-93]。

但目前 DNA条形码技术在我国海洋大型底栖动物中

的研究与应用存在较大的不平衡。在研究较热门的

类群 , 如软体动物和甲壳动物 , 已开展了较多的工

作 , 其标准基因基本确定 ; 而在多孔动物、刺胞动

物、纽形动物和螠虫动物等类群, 由于专业人员的稀

缺和基础资料的积累, 使得相关的 DNA 条形码研究

工作进展缓慢。此外, 以往的研究表明在海洋大型底

栖动物的某些类群, 依靠单一的条形码基因难以实

现物种的有效鉴定, 针对不同类群确立有效的多基

因片段联合的 DNA条形码鉴定系统是实现准确鉴定

的必要手段。2014 年启动的科技部基础工作专项“我

国近海海洋生物 DNA 条形码资源库构建”根据不同

生物类群的特点, 选择具有代表性的重要海洋生物

类群, 如原核生物、植物、浮游动物、大型底栖无脊

椎动物及鱼类等, 在相关形态学鉴定准确的基础上, 

规模化、系统地获取 DNA 条形码序列, 提供一个涵

盖 2 000 个物种的 15 000 条标准数据的基础 DNA 条

形码数据库 , 并作为信息共享平台 , 让更多研究人

员参与完善中国近海、远洋甚至深海的海洋生物

DNA 条形码数据库, 推动我国海洋生物分类、区系

研究和多样性调查工作的开展。 

DNA 条形码技术的发展为生物学的研究提供了

新的机遇 , 但假基因的存在、不完全支系演化

(incomplete lineage sorting)、基因渗入(introgression)、

近缘物种杂交、种内差异和种间差异重叠等情况的

出现, 在一定程度上增加了该技术的局限性。例如, 

研究指出小龙虾假基因会导致 DNA 条形码的鉴定

结 果 过高 估计 物 种数 目 [94]; Feng 等 [95] 对 杨 属

Populus L.的物种进行 DNA 条形码鉴定, 由于种间

杂交或基因渗入的原因, 无法区分分布区重叠或相

邻的物种。此外, 某些研究选取的分子标记过于单

一、取样数量过少 , 易低估种内差异 , 会对鉴定结

果产生影响。如由于采样密度不足或单分子标记系

统发育信息欠缺所引起的口足类 DNA 条形码物种

鉴定结果与形态学的分类研究不一致[72]。但随着研

究的深入和测序技术的发展, DNA 条形码已从传统

的单个或少数 DNA 片段向大量 DNA 片段或细胞器

基因数据发展, 伴随而来的细胞器条形码(organelle- 

barcode)、微条形码(mini-barcode)、宏条形码(meta- 

barcode)、超级条形码(ultra-barcode)以及基因组浅层

测序 (genome skimming)等新技术在很大程度上为

DNA 条形码的应用打开了新的大门。在日后的研究

中, 应抓住机遇, 利用新技术, 进一步完善中国海域

大型底栖动物的 DNA条形码标准数据库及信息平台

建设 ; 针对不同动物类群 , 筛选 适引物优化扩增

体系, 提高检测灵敏度; 着力解决近缘种、隐存种之

间 DNA 条形码分辨率有限的问题; 增进与生物地理

学、群落生态学和保护生物学等多学科的融合, 为大

型底栖动物的群落演化和系统发育提供新的研究方

向。 后, 值得注意的是, DNA 条形码技术不会取代

传统的分类学研究 , 二者是相辅相成的 , 传统分类

学是 DNA 条形码研究的基石, 全面深入地实现不同

生物类群的准确形态学鉴定是 DNA条形码研究正确

取样的前提。 
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Abstract: DNA barcoding is a technology utilized for accurate and rapid identification of species by analyzing 

standard short DNA sequences with sufficient variation in organism. Macrobenthos communities are widely dis-

tributed in the ocean, with high diversity, complexity and homoplasy. Combined with traditional morphological 

methodology, DNA barcoding can identify species rapidly and accurately. In this paper, we summarize the current 

developments in DNA barcoding of Macrozoobenthos (i.e., Porifera, Cnidaria, Polychaeta, Mollusca, Crustacea, 

and Echinodermata) in coastal waters of China and introduce its advances in species identification, cryptic species, 

and biodiversity assessment. We also discuss the limitations and future prospect of DNA barcoding. 
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